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Цель: реконструкция эпидемического распространения штаммов генотипа Beijing Mycobacterium tuberculosis на территории с ограниченными 
миграционными событиями на основе сравнительного изучения 153 изолятов, полученных от больных разных поколений из Республики 
Саха (Якутия). 
Материалы и методы. Путем MIRU-VNTR-генотипирования, субтипирования по участкам генома RD105/RD207, классификации паттер-
нов по клональным комплексам Merker M. et al. (2015) и филогенетического моделирования была описана и проанализирована структура 
популяции Mycobacterium tuberculosis.
Результаты. Показано, что высокотрансмиссивные субтипы генотипа Beijing, несущие высокий потенциал формирования антибиотикорези-
стентности, значимо чаще (χ2 = 8,3, p < 0,01) встречаются у молодых (после 1990 года рождения), чем в старшем поколении (до 1959 года рожде-
ния). Определен сдвиг в структуре популяции возбудителя, который произошел во время предыдущих пяти десятилетий. 
Заключение. Полученные данные подтверждают предположение более позднего заноса эпидемических субтипов генотипа Beijing (око-
ло пятидесяти лет назад) на территорию Республики Саха (Якутия) по сравнению с другими регионами России.
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goal: reconstruction of epidemic transmission of Beijing genotype of Mycobacterium tuberculosis on the territory with limited migration based on 
the comparative study of 153 isolates isolated from patients of different generations in the Sakha Republic (Yakutia). 
Materials and methods. The structure of Mycobacterium tuberculosis population was described and analyzed through MIRU-VNTR-genotyping, 
subtyping of the parts of RD105/RD207 genome, pattern classification as per clonal pattern of Merker M. et al (2015), and phylogenetic simulation.
results. It was found out that highly transmissive subtypes of Beijing genotype having a high potential of developing drug resistance was confidently 
more prevalent (χ2 = 8.3, p < 0.01) among younger people (born after 1990) compared to the older generation (born before 1959). It was also found 
out that during previous five decades a certain shift occurred in the structure of M. tuberculosis population. 
conclusion. The obtained data confirm the hypothesis that epidemic sybtypes of Beijing genotype were brought to the territory of the Sakha Republic 
(Yakutia) fairly recently (approximately fifty years ago) compared to the other regions of Russia.
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Эпидемическое распространение штаммов 
пандемического генотипа Beijing Mycobacterium 
tuberculosis на территории России и стран СНГ 
делает необходимым поиск сценариев его возник-
новения в связи с проявлениями отдельных вари-
антов повышенной вирулентности и трансмиссив-
ности [10, 12]. Ранее проведенные исследования 
позволили сформулировать концепцию о том, что 
эпидемическое распространение штаммов пандеми-
ческого генотипа Beijing на территории СССР про-
изошло в XX в. Была предложена модель, предпола-
гающая взрывообразное распространение штаммов 
этого генотипа после их заноса бывшими строителя-
ми КВЖД и членами их семей с территории Китая 
в систему ГУЛАГ и в дальнейшем в гражданское 
общество СССР [5]. Однако наиболее трансмис-
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сивный субтип генотипа Beijing B0/W148 (СС2) 
[10] не мог попасть в страну в рамках предложен-
ного сценария, поскольку не встречается в Китае 
[13]. Предполагается, что этот субтип возник на 
территории Сибири, а его первичное распростра-
нение произошло с волнами миграции населения 
в СССР в 60-80-е гг. ХХ в., после освоения целин-
ных земель [12]. В то же время обнаружено зна-
чимо меньшее распространение штаммов генотипа 
Beijing (включая субтип B0/W148) на территории 
Республики Саха (Якутии) [РС (Я)] [1]. 
В основу исследования положена гипотеза о 
том, что датировать время эпидемического рас-
пространения основных субтипов генотипа Beijing 
на территории России можно путем сравнения по-
пуляционной структуры штаммов микобактерий 
туберкулеза (МБТ) в контрастных по возрасту 
группах больных туберкулезом (например, до 25 и 
после 55 лет). Спектр генотипов у пожилых людей 
в целом будет отражать генетическое разнообразие 
возбудителя туберкулеза, сформировавшегося на 
изучаемой территории полвека назад, в то время как 
штаммы, выделенные от молодых пациентов, будут 
соответствовать текущей эпидемической ситуации. 
Цель исследования: изучение изменений в струк-
туре популяции МБТ, циркулировавших на терри-
тории Якутии в предыдущие десятилетия, и прогноз 
дальнейших тенденций в этой области.
Материалы и методы
Исследование одобрено этическим комитетом 
Федерального государственного бюджетного науч-
ного учреждения «Научный центр проблем здоро-
вья семьи и репродукции человека». В анализ вклю-
чена выборка из 153 эпидемически не связанных 
штаммов МБТ, то есть с отсутствием цепи передачи 
инфекции, установленным в ходе эпидемиологи-
ческого расследования заболевания туберкулезом. 
Образцы собирали случайным образом, при этом 
отслеживали возможные родственные связи и со-
вместное проживание. Критерием включения в 
выборку исследования образцов культур, получен-
ных от больных из контрастных возрастных групп, 
было получение культурального подтверждения 
диагноза туберкулеза у пациента, подходящего по 
возрастным характеристикам. Таким образом, в ана-
лиз были включены все случаи бактериологически 
подтвержденного туберкулеза среди больных соот-
ветствующего возраста, проходивших стационарный 
курс лечения в НПЦ «Фтизиатрия» с января 2010 по 
2014 г. Когорту молодых составляли 80 пациентов, 
родившихся с 1990 г., а группу пожилых – 73 челове-
ка, родившихся до 1959 г. включительно. В выборку 
вошли преимущественно впервые выявленные слу-
чаи туберкулеза как в группе молодых пациентов 
(64/73), так и пожилых больных (77/80). В обеих 
группах были случаи неоднократных (от одного до 
трех) эпизодов лечения туберкулеза (7/73 в когор-
те пожилых и 2/80 – молодых), а также рецидивов 
(2  пациента из группы до 1959 года рождения и 
1 – после 1990 года рождения). Все случаи рециди-
вов и эпизодов повторного лечения анализировали 
персонифицированно, исходя из гипотезы иссле-
дования. Контрастные по возрасту группы значимо 
не отличались по национальной принадлежности. 
Штаммы выделены преимущественно от лиц якут-
ской (83 штамма) и славянской (56 штаммов) наци-
ональностей. Большинство штаммов (92 образца) 
выделены от мужчин. 
Экстракцию ДНК штаммов МБТ проводили 
из убитых культур, как описано ранее [15]. Перед 
выделением образцы центрифугировали, ДНК 
выделяли из осадка набором ДНК-сорб B (Интер-
лабсервис, Россия) согласно протоколу произво-
дителя. MIRU-VNTR-генотипирование проводили 
по протоколу сайта MIRUVNTRplus [11]. С помо-
щью пакета филогенетических программ сайта 
осуществляли первичное определение генотипов 
МБТ. Для уточнения распространенности штаммов 
также использовали ресурс открытой БД SITVIT с 
установлением MIT – MIRU международного типа 
(MIRU international type) [17]. Генотипы семейства 
Beijing дополнительно субтипировали по участкам 
генома RD105/RD207, как описано ранее [2]. Про-
фили штаммов, верифицированные как генотип 
Beijing вышеуказанными методами, по 24 локусам 
MIRU-VNTR сравнивали с базой данных, приве-
денной в статье Merker M. et al. [10]. В качестве 
референсных профилей генотипа Beijing исполь-
зовали 1 550 уникальных MIRU-VNTR-паттернов, 
распределенных по семи клональным комплексам 
(сlonal complexes – CCs) [10]. Уровень кластери-
зации (Сlustering Rate) оценивали по формуле: 
CR  =  (nc  -  c)/n [19], где nc – общее количество 
кластеризованных штаммов, с – количество кла-
стеров, n – общее количество штаммов. При этом 
кластером считали филогенетическую группу, со-
стоящую из двух идентичных по 24 локусам штам-
мов или более. Для филогенетических построений 
профили 153 штаммов по 24 MIRU-VNTR-локусам 
с помощью программы MS Excel 2007 были пере-
кодированы в бинарный формат и использованы 
для построения NJ-древа программами Ugene [16] 
и FigTree  [14]. Статистическую обработку дан-
ных проводили в редакторе электронных таблиц 
MS Excel 2007 и пакете статистических программ 
Statistica для Windows (версия 6.0). Значимость 
различий между параметрами оценивали с помо-
щью непараметрического критерия χ2, половозраст-
ные различия в группах устанавливали с помощью 
критерия Манна – Уитни. Различия считали стати-
стически значимыми при p < 0,05.
Результаты
Исследованы ДНК 153 изолятов МБТ от боль-
ных туберкулезом легких. Всего по 24 локусам вы-
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явлено 110 уникальных MIRU-VNTR-профилей, 99 
из которых соответствовали единичным штаммам, 
остальные сформировали 11 кластеров, содержа-
щих от 2 до 16 идентичных профилей (рис.). Сред-
няя частота кластеризации (CR) составила 0,28. 
Среди молодых пациентов частота кластеризации 
(CR = 0,34) была выше (χ2 = 8,3, p < 0,01), чем сре-
ди пожилых больных туберкулезом (CR = 0,11) 
(табл. 1). У пациентов с туберкулезом, вызванным 
кластеризующимися МБТ, значительно чаще обна-
руживали штаммы, принадлежащие субтипам гено-
типа Beijing (χ2 = 30,1, p < 0,01). Средняя частота 
кластеризации штаммов генотипа Beijing составила 
0,53, а штаммов non-Beijing – 0,09. Внутри выборки 
штаммов генотипа Beijing среди молодых пациентов 
CR была выше (0,54), чем среди пожилых (0,28) 
(χ2 = 3,1; p < 0,05). Эти данные свидетельствуют о 
более «эффективной» передаче МБТ, принадлежа-
щих генотипу Beijing, среди молодого населения 
РС (Я). Это указывает также на то, что в последние 
десятилетия широкое распространение эпидеми-
ческих штаммов генотипа Beijing могло привести 
к случаям суперинфекции у пожилых пациентов, 
у  которых также были выявлены редкие случаи 
кластеризации профилей этого генотипа, а в одном 
случае – микст-инфекции туберкулеза.
В целом штаммы генотипа Beijing присутствова-
ли только в 42,5% (65/153) случаев, что качествен-
но отличает популяцию МБТ РС (Я) от других ре-
гионов России, где вышеуказанная генетическая 
линия занимает более выраженные доминирующие 
позиции [20]. Две трети выборки популяции МБТ 
представлены non-Beijing штаммами, собранны-
ми в пять крупных групп. Подробная информация 
о генетических данных всех штаммов приведена 
в табл. 1.
При анализе полученного распределения гено-
типов выявлен факт преобладания среди пожилых 
пациентов штаммов возбудителя генотипа Т, кото-
рый присутствовал в трети анализируемых случаев 
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Beijing 42,5 32,6 23,3 2 3-5 8 58,4 50,1 3 3-15 6
(Beijing MIT16) 22,2 7,0 6,7 1 3 0 45,9 21,9 2 9-15 0
(Beijing MIT17) 7,9 11,6 6,6 1 5 5 6,3 6,3 1 3 2
Другие субтипы Beijing 12,4 14,0 10,0 0 0 3 6,3 21,9 0 0 4
T 19,0 27,9 36,7 1 2 2 8,3 3,1 0 0 0
Ural 6,5 9,3 10,0 0 0 0 6,3 0,0 1 2 0
LAM 7,8 4,7 13,3 0 0 0 8,3 6,3 0 0 0
S 9,8 11,6 0,0 1 2 3 6,3 21,9 2 2-4 8
Haarlem 6,5 7,0 6,7 0 0 0 4,2 9,4 0 0 0
Uganda 3,9 4,7 6,7 0 0 1 2,1 3,1 0 0 1
H 3,3 2,2 0,0 0 0 0 6,3 3,1 0 0 0
H37Rv 0,7 0,0 3,3 0 0 0 0,0 0,0 0 0 0
Общее количество 153 43 30 4 2-5 14 48 32 6 2-15 15
Таблица 1. Генотипы МБТ, выделенных от больных туберкулезом легких в РС (Я) (%)
Table 1. genotypes of M. tuberculosis, isolated from pulmonary tuberculosis patients in the sakha republic (Yukutia) (%)
Рис. Филогенетическое NJ-древо штаммов из 
республики саха (якутия), по данным MIRU-VNTR 
по 24 локусам. серым отмечены высокоэпидемические 
группы сс1 и сс2 по М. Merker et al., 2015 и 
семейство S. Штаммы, выделенные от молодых 
пациентов, отмечены y (young), от пожилых – 
o (old)
Fig. Phylogenetic NJ-tree of strains from Sakha Republic (yakutiya) 
as per MIRU-VNTR data for 24 loci. High epidemic groups of CC1 
and CC2 as per M. Merker et al., 2015, and S family are marked by gray. 
Strains isolated in young patients are marked as y (yound) and in old 
ones as o (old).
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туберкулеза (31,5% – 23/73), что было значительно 
выше, чем среди молодых пациентов (χ2 = 12,807; 
p < 0,01). Если генотипическая структура МБТ 
молодых больных была наиболее близка картине, 
описываемой на других территориях России (до-
минирование генотипа Beijing достигает 55,0% слу-
чаев), то ситуация с пожилыми пациентами сходна 
с описываемым ретроспективно спектром в Север-
ной Европе [8, 18]. Наличие кластеризующихся 
штаммов семейства Т у пожилых пациентов с ту-
беркулезом может быть частично объяснено хоро-
шо сохранившейся структурой штаммов якутской 
популяции. Эти результаты также означают, что 
передача МБТ различных сублиний может быть 
дифференцирована по времени заражения, что в 
свою очередь предполагает большую динамичность 
структуры популяции возбудителя туберкулеза, 
которая циркулирует сейчас в Якутии, чем ранее. 
Отсутствие эпидемии ВИЧ-инфекции и волно- 
образные, но ограниченные миграционные потоки 
в течение пятидесяти лет позволили сохранить во 
многом следы прежних экспансий возбудителя ту-
беркулеза в Якутии.
Доля туберкулеза с множественной лекарствен-
ной устойчивостью (МЛУ) штаммов, в общей вы-
борке составившая 19,0% (29/153), существенно не 
отличалась между штаммами Beijing и non-Beijing 
в целом (χ2 = 0,491; Р = 0,483) (табл. 1). Тем не ме-
нее среди доминирующих субтипов штаммы Beijing 
MIT17 (CC2) преобладали по уровню МЛУ над 
Beijing MIT16 (CC1) (χ2 = 19,1; p < 0,01), не отли-
чаясь у молодых и пожилых больных туберкулезом 
(χ2 = 0,947; Р = 0,330). При этом превалирующий 
субтип Beijing MIT16 не был связан с первичной 
МЛУ ни в одном наблюдаемом случае в РС (Я) из 
контрастных по возрасту групп больных, что ка-
чественно отличает их от структуры МБТ других 
регионов РФ [12].
Со штаммами Beijing MIT17 наиболее часто 
связывают не только активную трансмиссию МБТ, 
в том числе с первичной МЛУ, но и формирование 
резистентности в процессе лечения [12]. Эти факты 
были обнаружены и в настоящем исследовании. Все 
случаи туберкулеза с МЛУ возбудителя, вызванные 
штаммами Beijing MIT17, у молодых и пожилых 
пациентов были зарегистрированы у впервые вы-
явленных больных туберкулезом. При этом частота 
встречаемости Beijing MIT17 не имела отличий сре-
ди пожилых и молодых пациентов (χ2 = 3,2; p < 0,01), 
в том числе и при сравнении места их жительства. 
На этом фоне чувствительный к противотуберку-
лезным препаратам субтип Beijing MIT16 более 
часто встречался среди молодых больных туберку-
лезом, достигая значимого превышения среди жи-
телей г. Якутска (табл. 2). Иная ситуация была при 
туберкулезе с МЛУ МБТ, вызванном штаммами S- 
и Т-семейства. Наблюдалось отсутствие различий 
частоты первичной и вторичной резистентности к 
противотуберкулезным препаратам первого ряда 
как для S-штаммов (χ2 = 0,331; Р = 0,564), так и для 
Т-штаммов (χ2 = 0,105; Р = 0,746).
Классификация штаммов, составленная недав-
но M. Merker et al. [10], позволяет соотнести иден-
тифицируемые по базе данных SITVIT профили 
Таблица 2. Структура генотипов штаммов МБТ, выделенных от больных туберкулезом из контрастных по возрасту 
групп, по месту жительства в РС (Я) (%)
Table 2. structure of genotypes of M. tuberculosis strains isolated from tuberculosis patients belonging to the opposite age groups, as per their place of residence in 
the sakha republic (Yukutia) (%)
Группы/генотип
Пациенты, рожденные до 1959 г.,  
пожилые
Пациенты, рожденные с 1990 г.,  
молодые Общая выборка
Якутск Улусы Всего Якутск Улусы Всего Якутск Улусы Всего 
Beijing: 32,6 22,2 28,8 60,7 41,7 55,0 48,0 31,4 42,5
(Beijing MIT16) 6,5* 7,4 6,8 37,5* 33,3 36,3 23,5 19,6 22,2
(Beijing MIT17) 13,0 3,7 9,6 5,4 8,3 6,3 8,8 5,9 7,8
Другие субтипы Beijing 13,0 11,1 12,3 17,9 0,0 12,5 15,7 5,9 12,4
Т 37,0 22,2 31,5 3,6 16,7 7,5 18,6 19,6 19,0
Ural 4,3 18,5 9,6 5,4 0,0 3,8 4,9 9,8 6,5
LAM 6,5 11,1 8,2 5,4 12,5 7,5 5,9 11,8 7,8
S 6,5 7,4 6,8 10,7 16,7 12,5 8,8 11,8 9,8
Haarlem 8,7 3,7 6,8 8,9 0,0 6,3 8,8 2,0 6,5
Uganda 4,3 7,4 5,5 1,8 4,2 2,5 2,9 5,9 3,9
H 0,0 3,7 1,4 3,6 8,3 5,0 2,0 5,9 3,3
H37Rv 0,0 3,7 1,4 0,0 0,0 0,0 0,0 2,0 0,7
Всего 46 27 73 56 24 80 102 51 153
Количество штаммов с МлУ, абс. 8 5 13 11 5 16 19 10 29
Примечание: * – у молодых больных туберкулезом из группы пациентов г. Якутска более часто, чем у пожилых, 
обнаруживали штаммы Beijing MIT 16 (χ2 = 5,7, p < 0,05)
44
Туберкулёз и болезни лёгких, Том 95, № 7, 2017
генотипа Beijing по филогеографическому и исто-
рическому происхождению. На рис. представлена 
структура выборки изучаемых изолятов, в том числе 
65 выявленных штаммов генотипа Beijing. Наибо-
лее представительными оказались клональные ком-
плексы СС1 (58,5% – 38/65) и СС2 (16,9% – 11/65), 
в которые вошли преимущественно определяемые 
по SITVIT Beijing MIT 16 и Beijing MIT 17 соот-
ветственно. При этом оказалось, что СС2 в основ-
ном образуют штаммы, полученные от пожилых 
пациентов из некоренного населения (славяне) и 
молодых больных коренной популяции (якуты). 
Статистически подтверждаемое вышеописанное 
изменение (χ2 = 4,7; p < 0,05), а также критически 
высокие уровни МЛУ среди этих штаммов могут 
свидетельствовать в пользу заноса на территорию 
РС (Я) пришлым населением эпидемически опас-
ных штаммов генотипа Beijing, начавших в насто-
ящее время активную экспансию среди молодой 
популяции.
Анализ данных клонального комплекса СС1 – 
пандемического субтипа центрально-азиатского 
происхождения [10] – показал, что он распростра-
нен среди всех анализируемых групп, однако его 
преобладание среди молодых пациентов коренно-
го и пришлого населения значительно выше, чем у 
пожилых больных туберкулезом (χ2 = 4,7, p < 0,05). 
Этот факт, наряду с повышенными частотами СС1 у 
пожилых пришлых больных туберкулезом, по срав-
нению с коренными представителями нашей выбор-
ки дает основание предполагать также экзогенную 
природу возникновения и укоренения штаммов на 
территории РС (Я), однако имеющее более благо-
приятное развитие (отсутствие трансмиссии МЛУ 
вариантов МБТ).
Четверть штаммов генотипа Beijing (24,6% – 
15/65) составили изоляты, отнесенные к другим 
клональным комплексам, в том числе не имеющие 
аналогов в крупнейшей базе данных, приведенной 
в работе M. Merker et al. [10]. Следует отметить, что 
такие идентифицируемые по SITVIT профили, как 
Beijing MIT 16 и Beijing MIT 17, обнаруживались 
в единичных случаях и в СС3, и СС4 комплексах, 
что делает необходимым уточнение характеристики 
эпидемических вариантов МБТ, согласно не только 
SITVIT, но и клональным комплексам.
От пожилых больных туберкулезом якутов и 
славян в единичных случаях выявлены штаммы, 
принадлежащие BL7-комплексу, соответству-
ющие древним атипичным вариантам генотипа 
Beijing [10]. Их присутствие, как и наличие уни-
кальных профилей, может служить отражением 
волны односторонней внешней миграции в РС (Я), 
начавшейся в 30-е годы, приведшей к увеличению 
в 1959 г. доли населения славянской этнической 
группы до 44,2% по сравнению с 10,6% в 1926 г. [3].
Представленное исследование позволило выя-
вить изменения, которые произошли в популяции 
штаммов МБТ во время предыдущих десятилетий. 
Эти изменения выявлены при сравнении когорты 
штаммов, выделенных от пожилых больных тубер-
кулезом (эти штаммы представляют структуру по-
пуляции, которая существовала более пяти десяти-
летий назад) и молодых больных туберкулезом (эти 
штаммы отражают ситуацию с распространенными 
в настоящее время штаммами). Четыре десятиле-
тия активных миграционных событий, связанных 
с освоением северных территорий (40-80-е годы – 
приток пришлого населения и его отток в начале 
1990-х) [3, 6], кардинально изменили как каче-
ственно, так и количественно существующую ранее 
структуру популяции МБТ в РС (Я). Снижение 
более чем в 3 раза внешнего миграционного оборо-
та с середины 1990-х годов и преобладание (63%) 
внутрирегиональных передвижений населения [6] 
способствовали закреплению нового соотношения 
в популяции МБТ.
Низкий уровень частоты кластеризации изолятов 
от пожилых людей поддерживает концепцию, что 
большинство штаммов отражают случаи реакти-
вации, а не результаты активной передачи возбу-
дителя, и, таким образом, представляют прошлое 
эпидемического процесса на исследуемой терри-
тории. Время инфицирования этой группы боль-
ных, которое происходило в возрасте 2-10 лет [9], 
в основном приходится на послевоенный период, 
когда туберкулез имел наиболее широкое распро-
странение в России в середине ХХ в.
Проявления географической специфики и гра-
диентов эпидемических субтипов Beijing в РС (Я) 
носят особый динамический характер. Так, субтип 
Beijing МIT17 (СС2), имеющий глобальное распро-
странение, менее распространен, чем субтип Beijing 
МIT16 (СС1). Доминирующий в России и странах 
бывшего СССР субтип Beijing МIT16, ответствен-
ный, как и субтип Beijing МIT17, за случаи первич-
ного туберкулеза с МЛУ, в рассматриваемой когор-
те молодых и пожилых пациентов был чувствителен 
ко всем противотуберкулезным препаратам.
Несмотря на значительное совпадение субтипов 
генотипа Beijing MIT16 и MIT17 по SITVIT с кло-
нальными комплексами CC1 и СС2 по классифика-
ции Merker et al. (2015), следует детально обсудить 
самый известный субтип МБТ В0/W148 (СС2). 
В представленной выборке изоляты СС2 комплекса 
имели одни из самых высоких уровней первичной 
МЛУ (45,5% – 5/11). Несмотря на «успешность» 
распространения СС2 и в РС (Я), наибольшую 
часть генотипа Beijing составили изначально чув-
ствительные к антибиотикам штаммы, отнесенные 
к СС1. По всей видимости, относительно низкий 
уровень заболеваемости туберкулезом у прибыв-
шего из других регионов населения по сравнению 
с аборигенами [3] позволил сохраниться следам 
прежних экспансий эпидемических генотипов воз-
будителя. 
Предполагаем, что широкое распространение 
среди пожилых пациентов штаммов возбудителя 
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туберкулеза генотипа Т также отражает иное соот-
ношение генотипов МБТ в начале – середине ХХ в. 
Широкая вариация Т-профилей дает представление 
о долговременности существования изолятов этого 
генетического семейства на изучаемой территории 
(как минимум в течение ХХ в.). Отсутствие значи-
мых отличий среди пожилых пациентов прибыв-
шего (37,8% – 14/37) и местного (25,5% – 9/36) 
населения может свидетельствовать о широкой рас-
пространенности штаммов генотипа Т не только в 
РС (Я), но и на территории СССР в начале ХХ в., 
аналогично странам Северной Европы [8, 18].
Кроме того, на территории РС (Я) обнаружена 
исторически и географически сформировавшаяся 
часть популяции МБТ, представленная штаммами 
генотипа S. В отличие от генотипа Т, изоляты только 
одного субтипа генотипа S – MIT 256 получили пре-
имущественное распространение (кластеризация 
профилей достигает 0,33), усугубляя эпидемиче-
скую ситуацию частыми случаями возникновения 
туберкулеза с МЛУ [20], также выявленную и в 
данном исследовании. О давности существования 
штаммов генотипа S можно судить по находкам 
древней ДНК МБТ [7]. Выявленные находки от-
ражают представителей генотипа S в популяции 
МБТ в XVII-XVIII вв. в Якутии в период после 
первых контактов местного населения со славяна-
ми. Анализ полученных данных и разных гипотез 
распространения генотипа Beijing в современной 
России и Сибири: средневековый занос с ордой 
Чингизхана [13] или более поздний – в середине 
XX в. [4], дает возможность предположить недавний 
(около пятидесяти лет назад) занос МБТ эпидеми-
ческих субтипов генотипа Beijing на территорию 
Якутии по сравнению с другими регионами России. 
Модель распространения эпидемических штаммов 
МБТ в РС (Я), по всей видимости, будет во многом 
повторять эпидемические события, уже произошед-
шие в большинстве регионов России. На основании 
полученных данных можно прогнозировать эпи-
демическую экспансию В0/W148 клона генотипа 
Beijing (CC2, MIT17), который в процессе взрос-
ления популяции молодых будет теснить как уже 
имеющиеся эпидемические клоны (генотип S, суб-
тип CC1 генотипа Beijing), так и штаммы МБТ, не 
имеющие клонального распространения. 
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